



















































































































































































































































































































































































































































































































































































































Gel No. Cy2 Cy5 Cy3 
1 Pool Gen1/Diet1-1 Gen1/Diet2-1 
2 Pool Gen1/Diet2-2 Gen2/Diet2-1 
3 Pool Gen2/Diet1-1 Gen1/Diet1-2 
4 Pool Gen2/Diet2-2 Gen2/Diet1-2 
5 Pool Gen1/Diet1-3 Gen2/Diet1-3 
6 Pool Gen2/Diet2-3 Gen1/Diet2-3 
7 Pool Gen2/Diet2-4 Gen1/Diet1-4 
8 Pool Gen1/Diet2-4 Gen2/Diet1-4 
9 Pool Gen2/Diet1-5 Gen2/Diet2-5 










S1  Step  150 V  2 h 
S2  Step  500 V  2 h 
S3  Gradient  1000 V  3 h 
S4  Gradient  8000 V  5 h 
S5  Step  8000 V  96000 kVh 






Spot  prot_desc  prot_score  prot_mass prot_matches prot_cover prot_pi Protein Name (from UniProtKB)  Fold Change*  p‐value* 
359  Q8VC12  241  75227  24 7.4 7.27 Urocanate hydratase 2.4 NZO down 3.87E‐06
420 
P32020  605  59715  23 30.5 7.16 Non‐specific lipid‐transfer protein
2.9 NZO down  2.16E‐08 
Q8CHT0  479  62228  11 17.1 8.58 Delta‐1‐pyrroline‐5‐carboxylate dehydrogenase
P24270  467  60013  13 22.6 7.72 Catalase
Q99L88  135  58444  4 9.1 8.51 Beta‐1‐syntrophin
Q03265  114  59830  2 4 9.22 ATP synthase subunit alpha, mitochondrial
P24549  89  55060  2 5.6 7.92 Retinal dehydrogenase 1
481 
P11679  1648  54531  194 54.3 5.7 Keratin, type II cytoskeletal 8
2 NZO up  4.51E‐13 
Q63836  925  53147  118 36.7 5.78 Selenium‐binding protein 2
Q91XD4  347  59529  11 15 5.79 Formimidoyltransferase‐cyclodeaminase
Q61035  102  57893  3 5 5.68 Histidyl‐tRNA synthetase, cytoplasmic
481W 
Q63836  344  53147  13 18.6 5.78 Selenium‐binding protein 2
2 NZO up  4.51E‐13 
P30416  188  51939  3 9.2 5.54 Peptidyl‐prolyl cis‐trans isomerase 
P11679  148  54531  4 8.6 5.7 Keratin, type II cytoskeletal 8
Q91XD4  75  59529  3 4.6 5.79 Formimidoyltransferase‐cyclodeaminase
481E 
P11679  1118  54531  30 47.3 5.7 Keratin, type II cytoskeletal 8
2 NZO up  4.51E‐13 
Q63836  884  53147  32 45.1 5.78 Selenium‐binding protein 2
Q91XD4  179  59529  3 6.5 5.79 Formimidoyltransferase‐cyclodeaminase
Q61035  114  57893  2 4.9 5.68 Histidyl‐tRNA synthetase, cytoplasmic
P07724  124  70700  2 5.75 4 serum albumin
484 
Q63836  1667  53147  113 71.4 5.78 Selenium‐binding protein 2
5.2 NZO up  1.11E‐15 
P17563  1290  53051  102 55.7 5.87 Selenium‐binding protein 1
Q91XD4  657  59529  14 29.2 5.79 Formimidoyltransferase‐cyclodeaminase
P11679  236  54531  6 11.2 5.7 Keratin, type II cytoskeletal 8
651 
Q9Z0S1  541  33517  47 35.7 5.54 3'(2'),5'‐bisphosphate nucleotidase 1
2.9 NZO down  2.24E‐08 
P21278  95  42283  3 8.4 5.7 Guanine nucleotide‐binding protein subunit alpha‐11
654  Q9Z0S1  489  33517  45 28.2 5.54 3'(2'),5'‐bisphosphate nucleotidase 1 5.5 NZO up 3.16E‐10
864  P16015  542  29633  33 51.2 6.89 Carbonic anhydrase 3 2 NZO down 1.82E‐12















































for all 3 channels      , 
and <100, 000 to 
avoid saturation.
Figure 2
